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        相同性解析に基づく全生物リボソーム蛋白質の編集
                                   橋 本 哲 男
 リボソームは地球上の全ての生物に共通に存在する細胞内小器官であり，数種の核酸（RNA）分子と
50～80種にのぼる蛋白質分子の複合体（超分子）として構成されている．リボソームは細胞内で必要な
全ての蛋白質分子を合成する場，すたわち，遺伝情報翻訳の場であり，生命現象を維持するうえで最も
基本的な役割を担っている．リボソームを構成する分子（核酸，蛋白質）に関する構造データは，近年の
’遺伝子工学的手法の発展に伴い，広範た生物種にわたり数多く蓄積されてきている．これらのデータは，
地球上に存在する生物の進化の過程を解明するうえで貴重な情報を含んでいると考えられる．現在，リ
ボソームを構成する蛋白質の一次構造データに関しては，50種類以上の生物にわたり約1，000種が報告
され，国際的な遺伝情報データベースに登録されている．三大生物群の中で真正細菌群に属する大腸菌
に関しては，構成蛋白質54種の全一次構造データが既知であるが，我々ヒトを含む真核生物群，および
古細菌（後生細菌）群に属する生物種に関しては，全蛋白質種の一次構造データは明らかとなっていな
い．
 我々は，リボソーム蛋白質を対象とした分子進化学的解析を行う際の基礎資料を得ることを目的とし
て，約1，000種の登録蛋白質のたかから大腸菌全54種のそれぞれに相同と考えられる蛋白質を「相同性
解析」のアルゴリズムに基づいて同定し，大腸菌の命名法に従ってこれらを分類，統合した．さらに，ア
ミノ酸の物理化学的性質から推定される高次構造の類似度を指標として相同蛋白質同士の相似度マトリ
クスを構成し，これをもとに全54種のアライメントを構築した．その結果，以下に示すことが明らかと
なった（Otakaeta1．（1993））．（1）三大生物群を通して存在が認められる蛋白質種が少なからざる数に
のぼる，（2）多くのアライメントは，挿入，欠失，分子伸長等の変化を生じているものの，ほぼ一対一対
応のバターンを示す，すたわち，分子内転座（大腸菌L7／L12相当），分子内二重転座（S6相当），二分
子融合（L1O相当）だとの大きな変異は稀である，（3）大幅た挿入，欠失，分子伸長だとの変化は，三大
生物群同士の間で見いだされる，逆に，同一群の中では，アミノ酸置換が主たる変異の要因となってい
る．
